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Abstract  
Background: In 1930's first whole cell pertussis vaccines became available to the public heralding 
a dramatic success in overcoming the global burden of the disease. To date only a handful of B. 
pertussis strains have been used by international/local pertussis vaccine manufacturers. Inevitable 
well-documented genetic changes in the world population of this pathogen have prompted serious 
questions on suitability of traditional vaccine strains protect human against currently circulating 
wild isolates of Bordetella pertussis. 
Objective: Analyzing the genetic diversity within the most frequently-used vaccine strains of B. 
pertussis in the world 
Methods: A recently developed multi locus variable number of tandem repeats analysis (MLVA) 
genotyping system along with a bioinforamtic piece of analysis was conducted on 11 strain/sub-
strains of B137, B203 (10536), C393, Cs, E476, Tohama I, J445 (134), B202 and J446 (509) plus 2 
sub-strains of 134 and 509 that are used at Razi institute for preparation of pertussis vaccine. In this 
study have used 6 individual loci of VNTR1, VNTR3a, VNTR3b, VNTR4, VNTR5 and VNTR6. 
Findings: Six distinct genotypes were recognized among the examined strains by comparing our 
data with the Dutch MLVA databank. These were all new and not reported before in the database. 
Conclusion: This observation reiterates on necessity for detection of predominant native strains to 
include in vaccine preparations suitable for different countries. 
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 5/ ﻣﻘﺎﻟﻪ ﭘﮋوﻫﺸﯽ                                            6931(، ﻣﻬﺮ و آﺑﺎن 39)ﭘﯽ در ﭘﯽ 4، ﺳﺎل ﺑﯿﺴﺖ و ﯾﮑﻢ، ﺷﻤﺎره ﻣﺠﻠﻪ ﻋﻠﻤﯽ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﮑﯽ ﻗﺰوﯾﻦ   
 
روش آﻧﺎﻟﯿﺰ واﺣﺪﻫﺎي ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺮ ﺗ ﻮزﯾ ﺲ ﭘ ﺑ ﻮردﺗﻼاﻟﻤﻠﻠﯽ واﮐﺴﻦ ﺑﯿﻦ ﻫﺎيآﻧﺎﻟﯿﺰ ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺳﻮﯾﻪ
 (AVLM) ﺷﻮﻧﺪه ﭘﺸﺖ ﺳﺮﻫﻢﺗﮑﺮار
 
 
  ،5آزاد، ﻓﺮﻧﺎز ﺑﺮوﻣﻨﺪ 4ﭘﮋواك ﺧﺎﮐﯽدﮐﺘﺮ ، 3ﻣﺠﺘﺒﯽ ﻧﻮﻓﻠﯽدﮐﺘﺮ ، 2، ﻣﺤﻤﺪ ﺳﺨﺎوﺗﯽ2راﯾﻨﺎك ﻗﺎدري ،2ﯿﻮان ﺗﺪﯾﻦﮐدﮐﺘﺮ ، 1ﻣﻌﺼﻮﻣﻪ ﻓﺘﺎح ﻣﻘﺪم
 2ﻏﻼﻣﺮﺿﺎ ﺷﮑﺮي ،6ﺳﻤﺎﻧﻪ ﺳﺎﻋﺪي
 
 داﻧﺸﮕﺎه آزاد اﺳﻼﻣﯽ واﺣﺪ داﻣﻐﺎن، داﻣﻐﺎن، اﯾﺮان 1
 ، اﯾﺮانﮐﺮجﺳﺎزﻣﺎن ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت آﻣﻮزش و ﺗﺮوﯾﺞ ﮐﺸﺎورزي،  ﺳﺎزي رازي،ﻣﺆﺳﺴﻪ ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت واﮐﺴﻦ و ﺳﺮم ﭘﺰﺷﮑﯽﻫﺎي ﺑﺎﮐﺘﺮﯾﺎﯾﯽ ﻫﻮازي دامواﮐﺴﻦﺑﺨﺶ  2
 ، اﯾﺮانﮐﺮجﺳﺎزﻣﺎن ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت، آﻣﻮزش و ﺗﺮوﯾﺞ ﮐﺸﺎورزي،  رازي،ﺳﺎزي ﻣﺆﺳﺴﻪ ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت واﮐﺴﻦ و ﺳﺮم ﻫﺎي ﺑﺎﮐﺘﺮﯾﺎﯾﯽ اﻧﺴﺎﻧﯽواﮐﺴﻦﺑﺨﺶ  3
 ، اﯾﺮانﮐﺮجﺳﺎزﻣﺎن ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت، آﻣﻮزش و ﺗﺮوﯾﺞ ﮐﺸﺎورزي،  ﺳﺎزي رازي،ﺳﺴﻪ ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت واﮐﺴﻦ و ﺳﺮمﺆﻣ ﺷﻨﺎﺳﯽﻣﯿﮑﺮوبﺑﺨﺶ  4
 ، اﯾﺮانﮐﺮجﺳﺎزﻣﺎن ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت، آﻣﻮزش و ﺗﺮوﯾﺞ ﮐﺸﺎورزي،  ﺳﺎزي رازي،ﻣﺆﺳﺴﻪ ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت واﮐﺴﻦ و ﺳﺮم 5
 ، ﺗﻬﺮان، اﯾﺮاناﯾﺮان ﺘﯿﺘﻮ ﭘﺎﺳﺘﻮراﻧﺴ 6
 
 620 -29820543ﺗﻠﻔﻦ ﭘﺰﺷﮑﯽ، مﻫﺎي ﺑﺎﮐﺘﺮﯾﺎﯾﯽ ﻫﻮازي داﺑﺨﺶ واﮐﺴﻦ ،ﺳﺎزي رازيﻣﺆﺳﺴﻪ ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت واﮐﺴﻦ و ﺳﺮم ،ﺗﺮوﯾﺞ ﮐﺸﺎورزي ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت آﻣﻮزش وﺳﺎزﻣﺎن ﮐﺮج، آدرس ﻧﻮﯾﺴﻨﺪه ﻣﺴﺆول: 
 69/5/92؛ ﺗﺎرﯾﺦ ﭘﺬﯾﺮش:  69/3/31ﺗﺎرﯾﺦ درﯾﺎﻓﺖ: 
 
 ﭼﮑﯿﺪه
ﺣﺎل ﺣﺎﺿﺮ ﻓﻘﻂ ﺗﻌـﺪاد  ﮔﺮدﯾﺪ ﺗﺎ ﻫﺎي واﮐﺴﻦ ﺣﺎوي ﺟﺮم ﮐﺸﺘﻪ ﺳﯿﺎه ﺳﺮﻓﻪ ﺑﺮاي اﺳﺘﻔﺎده ﻋﻤﻮﻣﯽ ﺗﻮﻟﯿﺪدﻫﻪ ﺳﯽ ﻣﯿﻼدي ﮐﻪ ﻧﺨﺴﺘﯿﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ از زﻣﯿﻨﻪ:
اﻟﻤﻠﻠﯽ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘـﻪ اﺳـﺖ. وﺟـﻮد ﺗﻐﯿﯿـﺮات اﺛﺒـﺎت ﺷـﺪه ژﻧﺘﯿﮑـﯽ ﺳﺎزان ﻣﻠﯽ و ﺑﯿﻦﺳﻮﯾﻪ ﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲ ﺗﻮﺳﻂ واﮐﺴﻦاﻧﮕﺸﺖ ﺷﻤﺎري 
   واﮐﺴـﻦ در اﯾﺠـﺎد اﯾﻤﻨـﯽ ﮐـﺎﻓﯽ ﺑـﺮ ﻋﻠﯿـﻪ ﻫﺎي ﺳـﻨﺘﯽ ﻫﺎﯾﯽ را در ﻣﻮرد ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺑﻮدن ﺳﻮﯾﻪﻧﮕﺮاﻧﯽ ﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲﺮ در ﺟﻤﻌﯿﺖ ﺟﻬﺎﻧﯽ ﻧﺎﭘﺬﯾاﺟﺘﻨﺎب
 زاي ﺟﺪﯾﺪ در ﺣﺎل ﭼﺮﺧﺶ اﯾﺠﺎد ﻧﻤﻮده اﺳﺖ.ﻫﺎي ﺑﯿﻤﺎريﺳﻮﯾﻪ
 ﺳﯿﺎه ﺳﺮﻓﻪ در ﺟﻬﺎن اﻧﺠﺎم ﭘﺬﯾﺮﻓﺖ. ﻫﺎي واﮐﺴﻦﺗﺮﯾﻦ ﺳﻮﯾﻪﻣﻨﻈﻮر ارزﯾﺎﺑﯽ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ در ﻣﯿﺎن ﭘﺮ اﺳﺘﻔﺎدهاﯾﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﻪ ﻫﺪف:
ﺻﻮرت ﻪﺑ ( )AVLM ,sisylana staeper mednat fo rebmun elbairav sucol itlumژﻧﻮﺗﺎﯾﭙﯿﻨﮓروش  6931ﺳﺎل ر د ﻫﺎ:ﻣﻮاد و روش
 ,)431(544J ,I amahoT ,674E ,sC ,393C ,)63501( 302B ,731Bﻞـﺷﺎﻣﺑﻮردﺗﻼ ﺳﻮﯾﻪ و ﺗﺤﺖ ﺳﻮﯾﻪ  11آﻧﺎﻟﯿﺰ ﺑﯿﻮاﯾﻨﻔﻮرﻣﺎﺗﯿﮏ ﺑﺮ روي 
ﺷﻮد ﻫﺎ ﺑﺮاي ﺗﻬﯿﻪ واﮐﺴﻦ اﺳﺘﻔﺎده ﻣﯽﮐﻪ در ﻣﺆﺳﺴﻪ رازي از آن 905و  431دو ﺗﺤﺖ ﺳﻮﯾﻪ  ﺎﯾﺸﮕﺎﻫﯽ ﺑﺮ رويﺻﻮرت آزﻣﻪو ﺑ )905(644J ,202B
 اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪ. 6RTNV ,5RTNV 4RTNV ,b3RTNV ,a3RTNV ,1RTNV ﻟﻮﮐﻮس ژﻧﺘﯿﮑﯽ 6از روش اﺟﺮا ﮔﺮدﯾﺪ. در اﯾﻦ 
ژﻧﺘﯿﮑـﯽ در  دﺳـﺘﻪ  6دﺳﺖ آﻣﺪه و اﻃﻼﻋﺎت ﻣﻮﺟﻮد در ﺑﺎﻧﮏ اﻃﻼﻋﺎت ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﻮﺟﻮد در ﻫﻠﻨﺪ در ﻣﺠﻤﻮع ﯿﺎن ﻧﺘﺎﯾﺞ ﺑﻪاي ﻣﺑﺎ ﺑﺮرﺳﯽ ﻣﻘﺎﯾﺴﻪ ﻫﺎ:ﯾﺎﻓﺘﻪ
 ﯾﮏ ﭘﯿﺶ از اﯾﻦ ﮔﺰارش ﻧﮕﺮدﯾﺪه ﺑﻮدﻧﺪ.ﻫﺎي ﺗﺤﺖ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﮔﺮدﯾﺪ ﮐﻪ ﻫﯿﭻﻣﯿﺎن ﺳﻮﯾﻪ
   ﺴـﻦ ﺗﺄﮐﯿـﺪ واﮐ ﺗﻮﻟﯿـﺪ  ﻫـﺎ در ﺐ ﺑﻮﻣﯽ ﻫﺮ ﮐﺸﻮر ﺑﺮاي ﺷـﻤﻮل آن ﻫﺎي ﻏﺎﻟﺗﺮﯾﻦ ﺳﻮﯾﻪدﻧﺒﺎل ﻓﺮاوانﻫﺎ ﺑﺮ ﺿﺮورت ﺟﺴﺘﺠﻮ ﺑﻪاﯾﻦ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﯿﺮي:ﻧﺘﯿﺠﻪ
 ﮐﻨﺪ.ﻣﯽ
 
 ﺑﻨﺪي ژﻧﺘﯿﮑﯽدﺳﺘﻪ ﺳﯿﺎه ﺳﺮﻓﻪ، ﺳﻮﯾﻪ، واﮐﺴﻦ،ﻫﺎ: ﮐﻠﯿﺪواژه
 
 
 
 
 ﻣﻘﺪﻣﻪ:
ﯾﮏ ﮐﻮﮐﻮﺑﺎﺳﯿﻞ ﮔﺮم ﻣﻨﻔﯽ اﺳﺖ ﮐﻪ  ﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲ     
ﻋﺎﻣﻞ اﯾﺠﺎد ﺳﯿﺎه ﺳﺮﻓﻪ و ﺑﺮوز ﺑﯿﻤـﺎري ﺷـﺪﯾﺪ ﺗﻨﻔﺴـﯽ در 
ﺑﺎﺷـﺪ. اﻧﺴـﺎن ﺗﻨﻬـﺎ دان ﻣـﯽ ﮐﻮدﮐﺎن و ﻣﺮگ و ﻣﯿﺮ در ﻧﻮزا
اﺳﺖ و اداﻣﻪ ﺣﯿـﺎت  ﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲﻣﯿﺰﺑﺎن ﺷﻨﺎﺧﺘﻪ ﺷﺪه 
ﻫـﺎي اﻧﺴـﺎﻧﯽ ﺑﯿﻮﻟﻮژﯾﮏ آن در ﮔﺮو ﺗﺪاوم آﻟﻮدﮔﯽ ﻣﯿﺰﺑـﺎن 
 ﺑﻪ ﮔﯿﺮي ﺳﯿﺎه ﺳﺮﻓﻪﭘﯿﺸﯿﻨﻪ ﻧﺨﺴﺘﯿﻦ ﮔﺰارش ﻫﻤﻪ (1)اﺳﺖ.
ﻓﺮاﻧﺴـﻮي ﻧﺴـﺒﺖ uolliaB ed emualliuG( دو ﺑـﺎﯾﻠﻮ ) 
 8751داده ﺷﺪه ﮐﻪ وﻗﻮع ﺑﯿﻤـﺎري در ﭘـﺎرﯾﺲ را در ﺳـﺎل 
ﻫﺎي ﻣﺆﺛﺮ ﺑـﺮ ﻋﻠﯿـﻪ ﺑﺎ ﻣﻌﺮﻓﯽ ﻧﺨﺴﺘﯿﻦ واﮐﺴﻦ (2)ﺷﺮح داد.
ﻫﺎي ﻣﺎﺑﯿﻦ دو ﺟﻨﮓ ﺟﻬﺎﻧﯽ از ﻣﯿـﺰان ﺳﺎلاﯾﻦ ﺑﯿﻤﺎري در 
                                                      ﻫﻤﮑﺎران                                                                وﻓﺘﺎح ﻣﻘﺪم  ﻣﻌﺼﻮﻣﻪ.../ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده ازﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲ اﻟﻤﻠﻠﯽ واﮐﺴﻦ  ﻫﺎي ﺑﯿﻦآﻧﺎﻟﯿﺰ ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺳﻮﯾﻪ                                                   6   
 0591 در ﺳـﺎل  (3)ﺳـﯿﺎه ﺳـﺮﻓﻪ ﮐﺎﺳـﺘﻪ ﺷـﺪ.  ﺗﻠﻔﺎت اﻧﺴﺎﻧﯽ
ﺳﺎزي ﻧﻮزادان و اﻃﻔﺎل ﺑﺮ ﻋﻠﯿﻪ ﺳﯿﺎه ﺳـﺮﻓﻪ از ﻃﺮﯾـﻖ اﯾﻤﻦ
واﮐﺴﯿﻨﺎﺳﯿﻮن ﺳﺮاﺳﺮي در ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﮐﺎري دوﻟﺖ اﯾـﺮان ﻗـﺮار 
در ﻣﺆﺳﺴـﻪ  3591ﮔﺮﻓﺖ و ﺗﻮﻟﯿﺪ اﯾﻦ واﮐﺴﻦ ﻧﯿﺰ در ﺳـﺎل 
 در دو دﻫـﻪ اﺧﯿــﺮ ﺑﺎزﮔﺸــﺖ (4)ﺪ.ـﺎز ﮔﺮدﯾـﺮج آﻏـرازي ﮐ
ﻫﺎي ﺳﯿﺎه ﺳﺮﻓﻪ در ﺑﺴﯿﺎري از ﻧﻘﺎط ﺟﻬـﺎن و از ﮔﯿﺮيﻫﻤﻪ
ﻫـﺎﯾﯽ را ﺑـﺮاي ﻣﺴـﺌﻮﻟﯿﻦ ﺑﻬﺪاﺷـﺘﯽ در ﺟﻤﻠﻪ اﯾﺮان ﻧﮕﺮاﻧﯽ
ﻫﺎي ﻣﻌﺎﺻﺮ ﻣﺤﺘﻮي ﺟـﺮم ﺑـﺎﮐﺘﺮي و زﻣﯿﻨﻪ ﮐﺎراﯾﯽ واﮐﺴﻦ
 0931 در ﺳـﺎل  (5)ﻓﺎﻗﺪ ﺟﺮم ﺑﺎﮐﺘﺮي اﯾﺠـﺎد ﻧﻤـﻮده اﺳـﺖ. 
ﺗـﺮﯾﻦ ﮔﺰارﺷـﺎت وﻗـﻮع ﻫﺎي ﺗﻬﺮان و ﻣﺎزﻧﺪران ﺑﯿﺶاﺳﺘﺎن
ﺑـﻮردﺗﻼ  (7و6)دادﻧـﺪ. ﺧـﻮد اﺧﺘﺼـﺎص ﺳـﯿﺎه ﺳـﺮﻓﻪ را ﺑـﻪ
ﺷـﻮد و ﯾﮑﻨﻮاﺧـﺖ ﺷـﻨﺎﺧﺘﻪ ﻣـﯽ  از ﻧﻈﺮ ژﻧﺘﯿﮑـﯽ  ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲ
در ژﻧﻮم آن ﺷـﻨﺎﺧﺘﻪ ﺷـﺪه  ﺳﻄﺢ ﻣﺤﺪودي از ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ
 ﻫـﺎي اﯾـﻦ ﻫﻤﯿﻦ دﻟﯿﻞ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ژﻧﺘﯿﮑـﯽ ﺟﻤﻌﯿـﺖ اﺳﺖ و ﺑﻪ
ﺑﺎﺷﺪ. در ﻧﻘﺎط ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺟﻬﺎن ﺑﺎ دﺷﻮاري ﻣﻮاﺟﻪ ﻣﯽﺑﺎﮐﺘﺮي 
   ﺑـ ــﺮاي  PLFR، TSLM، EGFPﻧﻈﯿـ ــﺮ ﻫـ ــﺎﯾﯽ روش
 (8-31)اﻧـﺪ. ﻣﻌﺮﻓﯽ ﺷﺪه ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲﺑﻮردﺗﻼ ﺑﻨﺪي ژﻧﺘﯿﮑﯽ دﺳﺘﻪ
ﺷﻮﻧﺪه ﺑﻨﺪي ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﺘﮑﯽ ﺑﺮ واﺣﺪﻫﺎي ﺗﮑﺮاردﺳﺘﻪﺳﯿﺴﺘﻢ 
 rebmun-elbairav sucol-elpitlum(ﻫ ــﻢ ﭘﺸ ــﺖ ﺳ ــﺮ 
 4002ﺳ ــﺎل در  )AVLM ,sisylana taeper mednat
ﻋﺮﺿـﻪ  ﺑـﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗـﻮزﯾﺲ ﺗﻮﺳﻂ ﺷﻮﻟﺰ در ﻣﻮرد ﺑـﺎﮐﺘﺮي 
اد ﻣﺘﻔـﺎوﺗﯽ از واﺣـﺪﻫﺎي ﺗﻌـﺪ  در اﯾﻦ روش وﺟـﻮد  (41)ﺷﺪ.
ﺘﻠـﻒ ﻣﻮﺟـﻮد در ﺳﺮﺗﺎﺳـﺮ ﻫـﺎي ﻣﺨ ﺷﻮﻧﺪه در ﻟﻮﮐﻮسﺗﮑﺮار
ﻫـﺎي ﯾـﮏ اي ﻣﯿﺎن ﺟﺪاﯾـﻪ ﺻﻮرت ﻣﻘﺎﯾﺴﻪﺑﻪژﻧﻮم ﺑﺎﮐﺘﺮي 
 ﺗﻨـﻮع  ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﻣﻌﯿﺎر ﻫﺎﺗﻔﺎوت ﺷﻮﻧﺪ. اﯾﻦﺑﺎﮐﺘﺮي ﺑﺮرﺳﯽ ﻣﯽ
ﮔﯿـﺮد. در ﻫﺎي ﺗﺤﺖ ﺑﺮرﺳﯽ ﻗﺮار ﻣﯽﺟﺪاﯾﻪ ﻣﯿﺎن در ﻧﺘﯿﮑﯽژ
ﺷـﻮﻧﺪه ﺗﮑﺮار ﺎيواﺣﺪﻫاز  ﻟﻮﮐﻮس 6روش ﭘﯿﺸﻨﻬﺎدي ﺷﻮﻟﺰ 
 3RTNV 2RTNV 1RTNVﺎيـﻫ ـﻧـﺎم  ﻪـﺑ ﺮﻫﻢﺳ ﭘﺸﺖ
 ﮔﯿﺮد.ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﻣﯽ 6RTNV 5RTNV 4RTNV
و  2RTNVﻫﺎي ﭘﺲ از آن ﺑﺎ ﺣﺬف ﻟﻮﮐـﻮس در ﺳﺎل     
 a3RTNVﺑ ــﻪ دو ﻗﺴ ــﻤﺖ  3RTNV ﺗﻘﺴ ــﯿﻢ ﻟﻮﮐ ــﻮس 
ﯽ ـﺪي ژﻧﺘﯿﮑـﺑﻨدﺳﺘﻪﯽ ـاﻟﻤﻠﻠﻦـﻢ ﺑﯿــﺳﯿﺴﺘ  b3RTNVو
ﺗﻮﺳ ــﻂ  AVLMﺳ ــﺎس ﺑﺮا ﺑ ــﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗ ــﻮزﯾﺲﻣﺘﻤﺮﮐ ــﺰ 
              ﻣﺆﺳﺴﻪ ﻣﻠـﯽ ﺑﻬﺪاﺷـﺖ ﻋﻤـﻮﻣﯽ و ﻣﺤـﯿﻂ زﯾﺴـﺖ ﻫﻠﻨـﺪ 
 (tnemnorivnE dna htlaeH cilbuP rof etutitsnI lanoitaN)
ﺗﮑﻤﯿﻞ و ﺗﻮﺳﻌﻪ ﯾﺎﻓﺖ )ﻗﺎﺑﻞ دﺳﺘﺮﺳـﯽ از ﻃﺮﯾـﻖ ﺗﺎرﻧﻤـﺎي 
 T15P(8)P.(psa.tluafed/sissutrepb/ten.avlm.www//:ptthT15
از ﺑـﺎﮐﺘﺮي ژﻧﺘﯿﮑـﯽ اﯾـﻦ دﺳﺘﻪ  623ﺗﻌﺪاد  7102ﺗﺎ آورﯾﻞ 
ﺗﻤﺎم ﺟﻬﺎن در اﯾﻦ ﺑﺎﻧﮏ اﻃﻼﻋﺎﺗﯽ ﺛﺒﺖ ﮔﺮدﯾﺪه اﺳـﺖ. در 
 ﭘﺮﺗـﻮزﯾﺲ ﺑـﻮردﺗﻼ  ﻫﺎي واﮐﺴـﻦ ﺳﻮﯾﻪژﻧﻮم ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ 
واﮐﺴﻦ ﺳﯿﺎه ﺳـﺮﻓﻪ در ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در ﺗﻮﻟﯿﺪ  905و  431
ﻣـﻮرد  AVLMز روش رازي( ﺑﺎ اﺳـﺘﻔﺎده ا اﯾﺮان )ﻣﺆﺳﺴﻪ 
 .ﺑﺮرﺳﯽ و آﻧﺎﻟﯿﺰ ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ
 
 :ﻫﺎﻣﻮاد و روش
در ﻣﺆﺳﺴـﻪ  5931 و 4931ﻫﺎي ﺳﺎل اﯾﻦ ﺗﺤﻘﯿﻖ ﻃﯽ     
دو ﮐـﺮج اﻧﺠـﺎم ﺷـﺪ. ﺳﺎزي رازي ﺳﺮمﺗﺤﻘﯿﻘﺎت واﮐﺴﻦ و 
از  431 ﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗـﻮزﯾﺲ و 905  ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲﺑﻮردﺗﻼ ﺳﻮﯾﻪ 
ﺑﺎﯾﮕﺎﻧﯽ ﺑﺨﺶ ﺗﻮﻟﯿﺪ واﮐﺴـﻦ ﺳـﯿﺎه ﺳـﺮﻓﻪ ﻣﺆﺳﺴـﻪ رازي 
آﮔـﺎر  اﺧﺘﺼﺎﺻـﯽ ﻧﺘﺨﺎب و ﭘﺲ از ﮐﺸﺖ ﺑـﺮ روي ﻣﺤـﯿﻂ ا
 4درﺻﺪ ﺧﻮن ﮔﻮﺳﻔﻨﺪ ﺑﻪ ﻣﺪت  51ﻏﻨﯽ ﺷﺪه ﺑﺎ ﺑﻮرده ژﻧﮋو 
ﮔﺮاد ﺗـﺎ ﻫﻨﮕـﺎم درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﯽ 53روز ﮐﺸﺖ و در دﻣﺎي  5ﺗﺎ 
ژﻧـﻮم  داري ﺷـﺪﻧﺪ. ﻫـﺎي ﻗﺎﺑـﻞ رؤﯾـﺖ ﻧﮕـﻪ ﺗﺸﮑﯿﻞ ﭘﺮﮔﻨﻪ
ﻓـﺮاﻫﻢ ﻣـﺎري ﺑـﺎﮐﺘﺮي ﺑـﻪ روش ﺳـﺎده ﺟﻮﺷـﺎﻧﺪن در ﺑـﻦ 
ﺻﻮرت ﻣﺴﺘﻘﯿﻢ در ﺑﻪدﺳﺖ آﻣﺪه ﻪﺳﻮﺳﭙﺎﻧﺴﯿﻮن ﺑ از وﮔﺮدﯾﺪ
 (51)اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪ. RCP ﻫﺎيآزﻣﺎﯾﺶ
    روش ﻣﻨﻈـﻮر ﺳـﺎزﮔﺎر ﻧﻤـﻮدن در ﻣﻄﺎﻟﻌـﻪ ﺣﺎﺿـﺮ ﺑـﻪ     
   ﺷـﻮﻧﺪه ﺑﻨـﺪي ژﻧﺘﯿﮑـﯽ ﻣﺘﮑـﯽ ﺑـﺮ واﺣـﺪﻫﺎي ﺗﮑﺮاردﺳـﺘﻪ
ﻫـﺎي ﺗﺮﻣﻮﺳـﺎﯾﮑﻠﺮ و ﺳﯿﺴـﺘﻢ ژل ﺑـﺎ ﻣﺎﺷـﯿﻦ  ﭘﺸﺖ ﺳﺮﻫﻢ
اﻓـﺰار ﺗﺨﺼﺼـﯽ ﻧـﺮم اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز ﻣﺘﻌـﺎرف و ﺑـﺎ اﺳـﺘﻔﺎده از 
ﺎي ﺟﺪﯾﺪ ـﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻃﺮاﺣﯽ ﭘﺮاﯾﻤﺮﻫ 3 remirPﺲ و آرﺗﻤﯿ
ﺪام ـاﻗ  ـ I amahoTﯽ ـﻪ آزﻣﺎﯾﺸﮕﺎﻫـﻮم ﺳﻮﯾـژﻧﺎس ـﺑﺮاﺳ
ﻣﺆﺳﺴـﻪ ﻣﻠـﯽ ﺑﻬﺪاﺷـﺖ ﮔﺎﻧـﻪ ﻫـﺎي ﺷـﺶ ﮔﺮدﯾﺪ. ﻟﻮﮐﻮس
              ﻋﻤـــــ ــﻮﻣﯽ و ﻣﺤـــــ ــﯿﻂ زﯾﺴـــــ ــﺖ ﻫﻠﻨـــــ ــﺪ                        
 (6RTNV 5RTNV 4RTNV ,b3RTNV ,a3RTNV ,1RTNV)
ﭘﺮاﯾﻤﺮﻫﺎي ﻃﺮاﺣﯽ ﺷﺪه ب و ﺳﺎﺧﺖ ﺑﺮاي اﯾﻦ ﻣﻨﻈﻮر اﻧﺘﺨﺎ
( 71و61)ﺗﻮﺳﻂ ﺷﺮﮐﺖ ﻣﺎﮐﺮوژن ﮐﺮه ﺟﻨﻮﺑﯽ اﻧﺠـﺎم ﭘـﺬﯾﺮﻓﺖ. 
 .(1)ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
ﺑﺮاي دﺳﺘﯿﺎﺑﯽ ﺑﻪ ﺑﻬﺘﺮﯾﻦ ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﺗﻠﻔﯿﻘﯽ دﻣـﺎ، زﻣـﺎن و      
 از روش ﻧﺠﻔـﯽ و RCPدﻫﻨـﺪه ﻫﻤﭽﻨﯿـﻦ اﺟـﺰاي ﺗﺸﮑﯿﻞ
 7/ ﻣﻘﺎﻟﻪ ﭘﮋوﻫﺸﯽ                                            6931(، ﻣﻬﺮ و آﺑﺎن 39)ﭘﯽ در ﭘﯽ 4، ﺳﺎل ﺑﯿﺴﺖ و ﯾﮑﻢ، ﺷﻤﺎره ﻣﺠﻠﻪ ﻋﻠﻤﯽ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﮑﯽ ﻗﺰوﯾﻦ   
 
 RCPﻫﺎي ﺣﺠﻢ ﻫﻤﻪ واﮐﻨﺶ (91و81)ﻫﻤﮑﺎران اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪ.
ﻣﯿﮑﺮوﻟﯿﺘﺮ  6ﮐﻪ ﻃﻮريﻪﺗﻨﻈﯿﻢ ﮔﺮدﯾﺪ؛ ﺑ ﻣﯿﮑﺮوﻟﯿﺘﺮ 21 ﺑﺮاﺑﺮ
از ﮐﯿـﺖ ﺗﺠـﺎرﺗﯽ آﻣـﺎده  RCPﻣﺨﻠﻮط آﻣـﺎده ﻣﺼـﺮف از 
 0/2ﺮاه ﺑـﺎ ﻫﻤ ـ ,®noilpmA(داﻧﻤﺎرك) نآﻣﭙﻠﯿﮑﻮﻣﺼﺮف 
ﻣﯿﮑﺮوﻟﯿﺘﺮ از ﻣﺤﻠﻮل ﮐﺎري ﻫﺮ ﯾﮏ از دو ﭘﺮاﯾﻤﺮ ﺑﺎ ﻏﻠﻈـﺖ 
 ANDﻣﯿﮑﺮوﻟﯿﺘـﺮ ﻧﻤﻮﻧـﻪ  5/1ر ﻣﯿﮑﺮوﻟﯿﺘﺮ و ﭘﯿﮑﻮﻣﻮل د 5
ﻣﺨﻠـﻮط ﺑـﺎر ﺗﻘﻄﯿـﺮ  ﻣﯿﮑﺮوﻟﯿﺘﺮ آب ﻣﻘﻄﺮ دو 4/1ﻫﻤﺮاه ﺑﺎ 
 ﻋﻨـﻮان ﺑﻪ  retaw RCP dellitsiD elbuoD ازﮔﺮدﯾﺪﻧﺪ. 
 .ﮔﺮدﯾﺪ اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻨﻔﯽ ﺷﺎﻫﺪ
واﺳﺮﺷـﺖ  ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ آﻣﭙﻠﯿﻔﯿﮑﺎﺳﯿﻮن ﺷـﺎﻣﻞ؛ ﯾـﮏ ﻧﻮﺑـﺖ      
ﮔـﺮاد و درﺟـﻪ ﺳـﺎﻧﺘﯽ  59 ،ﺛﺎﻧﯿﻪ 54ﺗﺤﺖ ﺷﺮاﯾﻂ ﻣﻘﺪﻣﺎﺗﯽ 
درﺟـﻪ  59 ،ﺛﺎﻧﯿـﻪ  54واﺳﺮﺷـﺖ ﻟﯽ ﭼﺮﺧـﻪ ﻣﺘـﻮا  03 ﺳﭙﺲ
درﺟـﻪ  26ﺛﺎﻧﯿـﻪ در دﻣـﺎي  54ﺑـﺮاي  اﺗﺼـﺎل  ﮔﺮاد،ﺳﺎﻧﺘﯽ
 27 ،ﺛﺎﻧﯿـﻪ  06 ﺑﺎ دﻣـﺎي ﮔﺴﺘﺮش دﻧﺒﺎل آن ﻪو ﺑ ﮔﺮادﺳﺎﻧﺘﯽ
    ﮔﺴـﺘﺮش  ﺗﮑﻤﯿﻠـﯽ  ﻧﻬـﺎﯾﯽ  ﮔﺮاد ﮐﻪ ﺑﺎ ﻣﺮﺣﻠـﻪ درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﯽ
ﮔﺮاد ﺧﺎﺗﻤﻪ ﯾﺎﻓﺖ. ﭘﺲ از ﺳﺎﻧﺘﯽ درﺟﻪ 27 ،ﺛﺎﻧﯿﻪ 06ﺷﺮح ﺑﻪ
 01)ﺎﺧﺺ اﻧــﺪازه ﺷــ و RCPﺑﺎرﮔــﺬاري ﻣﺤﺼــﻮﻻت 
 1/5آﮔﺎروز ﻫﺎ )اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز ژل (91)در ﻫﺮ ﭼﺎﻫﮏ(،ﻣﯿﮑﺮوﻟﯿﺘﺮ 
ﻣﯿـﺰي ﺗﺠـﺎري  آﺗﺮﮐﯿـﺐ رﻧـﮓ  ﺑـﺎ  (ﭘﯿﺶ رﻧﮓ ﺷﺪهدرﺻﺪ 
ﺪان ـﻣﯿ ــدر ﺖ ـﺳﺎﻋ ــ 2ﺪت ـﻣ ــ( ﺑ ــﻪefaS deR) AND
 اﻧﺠﺎم ﺷﺪ.ﻣﺘﺮ ﻟﯿﺘﺮ وﻟﺖ ﺑﺮ ﺳﺎﻧﺘﯽ 2ﻗﺪرت  ﺑـﻪﯽ ـاﻟﮑﺘﺮﯾﮑ
م ﻟﻮﮐﻮس ژﻧﻮ 01ﻣﺤﺼﻮﻻت ﺣﺎﺻﻞ از آﻣﭙﻠﯿﻔﯿﮑﺎﺳﯿﻮن      
 905ﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲو  431 ﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲﻫﺎي ﺳﻮﯾﻪ
اﻓﺰارﻫﺎي ﺗﺨﺼﺼـﯽ ﻧﻈﯿـﺮ ﮐﺎرﮔﯿﺮي ﻧﺮمﻪﺗﻌﯿﯿﻦ ﺗﻮاﻟﯽ و ﺑﺎ ﺑ
ﺷﺪﻧﺪ ﺗـﺎ ﭘﺮدازش  latsulC و  etil samorhC 2/1ﻧﺴﺨﻪ 
ﺗﻌﯿﯿﻦ  FRTاﻓﺰار ﺷﻮﻧﺪه ﺑﻪ ﮐﻤﮏ ﻧﺮمواﺣﺪﻫﺎي ﺗﮑﺮار ﺗﻌﺪاد
 (12و02)ﮔﺮدد.
ﺗﻌـﺪاد ﺪ ﻫﻠﻨ  ـ AVLM ﺑﺎ ﻣﺮاﺟﻌﻪ ﺑﻪ ﺑﺎﻧـﮏ اﻃﻼﻋـﺎت      
دﺳـﺘﻪ  واﺣﺪﻫﺎي ﺗﮑﺮارﺷﻮﻧﺪه در ﻫﺮ ﻟﻮﮐﻮس ﺟﻬـﺖ ﺗﻌﯿـﯿﻦ 
 ﻣﻮﺗﻮر ﺟﺴﺘﺠﻮي ﺳﯿﺴﺘﻢ ﺗﻮﺳﻂژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻫﺮﯾﮏ از دو ﺳﻮﯾﻪ 
اﻃﻼﻋﺎت )ﺗﻌﺪاد ﺗﮑﺮارﻫﺎ( ﻫﺮ ﯾﮏ  ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﯽ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ.
ﻣﻮﺟـﻮد در ﺑﺎﻧـﮏ  ﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲژﻧﺘﯿﮑﯽ دﺳﺘﻪ  623 از 
و ﻫﻤﭽﻨ ـﯿﻦ دو ﺳـﻮﯾﻪ ﺗﺤـﺖ ﻫﻠﻨ ـﺪ  AVLMاﻃﻼﻋـﺎت 
    6/7اﻓ ــﺰار ﺑ ــﻪ ﻧ ــﺮم ﻓﺎﯾ ــﻞ اﮐﺴ ــﻞ ﺻ ــﻮرت ﻪﺑﺮرﺳ ــﯽ ﺑ  ــ
 ,)muigleB kjirtroK ,shtaM deilppA( sciremuNoiB
 اﻧﺘﻘﺎل داده ﺷﺪ ﺗﺎ در رﺳﻢ ﻧﻤﻮدار درﺧـﺖ ﭘﻮﺷـﺎي ﻣﯿﻨﯿﻤـﻢ 
 ﻫﺎ اﺳﺘﻔﺎده ﺷﻮد.ﺑﺮاﺳﺎس ارﺗﺒﺎط ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯿﺎن آن
 
 :ﻫﺎﯾﺎﻓﺘﻪ
از ﻧﻈـﺮ ﻋﻤﻮﻣﯽ ﺮﻧﺎﻣﻪ ﺑﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﯾﮏ  RCPاﺟﺮاي      
ﻟﻮﮐـﻮس  6ﺶ ﻗﺎﺑﻞ اﺳـﺘﻔﺎده ﺑـﺮاي ﻫـﺮ واﮐﻨ يدﻣﺎ و اﺟﺰا
 RCPﺗﮑﺜﯿﺮ ﻣﺤﺼﻮﻻت ﺗﻮاﻟﯽ ﻧﻮﮐﻠﺌﻮﺗﯿﺪﻫﺎ در و ﭘﺬﯾﺮ اﻣﮑﺎن
 905ﺑـﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗـﻮزﯾﺲ و  431 ﭘﺮﺗـﻮزﯾﺲ ﺑـﻮردﺗﻼ ﺳﻮﯾﻪ 
در ﺑﺮرﺳـﯽ ﺑﯿﻮاﯾﻨﻔﻮرﻣﺎﺗﯿـﮏ ﻣﺸـﺎﻫﺪات در  ﮔﺮدﯾـﺪ. ﺗﻌﯿـﯿﻦ 
ژﻧﺘﯿﮑـﯽ دﺳـﺘﻪ  5ﺳﻮﯾﻪ واﮐﺴـﻦ ﺗﺤـﺖ ﻣﻄﺎﻟﻌـﻪ،  11ﻣﯿﺎن 
ﺷﻮد ﺑﺮاﺳـﺎس ﺑﯿﻨﯽ ﻣﯽﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﮔﺮدﯾﺪ ﮐﻪ ﭘﯿﺶ AVLM
 AVLMاﻃﻼﻋﺎت ﺛﺒﺖ ﺷﺪه ﻣﻮﺟﻮد در ﺑﺎﻧـﮏ اﻃﻼﻋـﺎت 
 ،723TM ﮐُـﺪﻫﺎي اﺣﺘﻤـﺎﻟﯽ  ﻫﻠﻨﺪ ﺟﺪﯾﺪ ﺷﻨﺎﺧﺘﻪ ﺷﺪه و ﺑﺎ
ﺛﺒ ــﺖ ﮔﺮدﻧ ــﺪ  133TMو  923TM ،033TM ،823TM
 (.2)ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
 
 
 ﺟﺮﺋﯿﺎت ﭘﺮاﯾﻤﺮﻫﺎي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در اﯾﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ -1ﺟﺪول 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 ﺗﻮاﻟﯽ ﭘﺮاﯾﻤﺮ
 '3 → ’5
 RCP ﻟﻮﮐﻮس  ﻣﻨﺒﻊ
 TC CTA CAA CAG CCC TAA CCC -F
 1RTNV (7) AA GGG TTA TAC GGG CAC AGC -R
 CC AAC AAC CAG TCG CAC TTG -F
 )b&a( 3RTNV اﯾﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ CGGATAGGCGAGTTCGTCTA -  R
 TCC GAC AGG TCC CAG TCCC -F
 4RTNV اﯾﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ G CTG CTA CTA GAG TCG TCG GAC -R
 CTA CAG CTT AAA CAG GCC -F
 5RTNV اﯾﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ GAGATAAGCCGGTTGCCGA -R
 GGC TTG ACT TCC GGG ACC -F
 6RTNV اﯾﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ TGG CAA ACG CAC TCT AAC CAC -R
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 ﻫﺎآن (TM) ژﻧﺘﯿﮑﯽ دﺳﺘﻪ و ﺑ ﻮرد ﺗﻼ  ﭘ ﺮ ﺗﻮزﯾ ﺲﻫﺎي ﺳﻮﯾﻪ در RTNVدر آزﻣﺎﯾﺶ  RCP اﻧﺪازه ﻣﺤﺼﻮﻻت  -2 ﺟﺪول
 ﻫﻠﻨﺪ MVIR ﺑﺮاﺳﺎس ﺑﺎﻧﮏ اﻃﻼﻋﺎت ﻣﺮﮐﺰ
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 )etutitsnI enatnatuB(
 723 832 371 802 0 521 863 ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ ﺑﺮزﯾﻞ
 723 832 371 802 0 521 863 ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ آﻣﺮﯾﮑﺎ eniccaV )63501( 302B
 823 082 341 802 0 531 383 1591 ﭼﯿﻦ eniccaV 393C
 823 082 341 802 0 531 383 1591 ﭼﯿﻦ eniccaV SC
 923 472 341 232 0 531 383 4591 ژاﭘﻦ eniccaV 674E
 923 472 341 232 0 531 383 4591 ژاﭘﻦ eniccaV amahoT
 431
 eniccaV
 )IRSVR(
 033 652 731 022 531 531 353 ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ
 )431( 544J
 eniccaV
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 033 652 731 022 531 531 353 ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ ﻫﻨﺪوﺳﺘﺎن
 033 652 731 022 531 531 353 ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ eniccaV )431( 202B
 905
 eniccaV
 )IRSVR(
 133 742 371 802 0 521 893 ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ
 )905( 644J
 eniccaV
 ).dtL .tvP aidnI fo etutitsnI mureS(
 133 742 371 802 0 521 893 ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ ﻫﻨﺪوﺳﺘﺎن
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 eniccaV
 )aisenodnI amrahPoiB(
 ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ 382 411 232 0 531 383 ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ ژاﭘﻦ
 
 :ﮔﯿﺮيﺑﺤﺚ و ﻧﺘﯿﺠﻪ
ﻫﺎي ﻣﻮﺟﻮد در دوران ﭘﯿﺶ از ﻣﻌﺮﻓـﯽ و اﺳﺎس ﯾﺎﻓﺘﻪﺑﺮ     
ﮐﺸﺘﻪ ﺷﺪه ﺳﯿﺎه ﺳﺮﻓﻪ در ﺟﻬـﺎن از  ﻫﺎياﺳﺘﻔﺎده از واﮐﺴﻦ
 2ﺗـﺎ  1 ﺑـﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗـﻮزﯾﺲ، ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ راﯾﺞ ﻣﯿﺎن ﺳﻮﯾﻪ
ﺻﻮرت ﻏﺎﻟﺐ و ﺑﺪون ﻧﺸﺎن دادن ﻣﺤﺪودﯾﺖ اﻧﺘﺸﺎر ﻪﺳﻮﯾﻪ ﺑ
اﻧـﺪ. در ﺟﻐﺮاﻓﯿـﺎﯾﯽ ﺳـﺒﺐ اﯾﺠـﺎد ﺑﯿﻤـﺎري در اﻧﺴـﺎن ﺷـﺪه 
ﺴﯿﻨﺎﺳﯿﻮن ﻧﻮزادان و اﻃﻔﺎل ﺑﻪ ﺻﻮرت ﻣﺆﺛﺮ ﻣﻨﺎﻃﻘﯽ ﮐﻪ واﮐ
ﺗﺪرﯾﺞ در ﺟﻤﻌﯿـﺖ ﻪﻫﺎي واﮐﺴﯿﻨﺎل ﺑاﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺳﺖ ﺳﻮﯾﻪ
.  ﺷـﺪت ﮐـﺎﻫﺶ ﯾﺎﻓـﺖ ﻪﻫﺎ ﺑ  ـاﻧﺴﺎﻧﯽ ﺣﺬف و ﯾﺎ ﻓﺮاواﻧﯽ آن
ﺗﺮﺗﯿﺐ در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﺎ ﭘﻮﺷﺶ ﮐﻢ واﮐﺴـﻦ، ﻓﺮاواﻧـﯽ ﻫﻤﯿﻦ ﺑﻪ
ﻫﺎي ﻓﻌﺎل و در ﮔﺮدش ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ زﻣﺎن ﭘﯿﺶ از آﻏـﺎز ﺳﻮﯾﻪ
اﯾـﻦ  (1)ﺸﯽ را ﻧﺸﺎن ﻧـﺪاده اﺳـﺖ. واﮐﺴﯿﻨﺎﺳﯿﻮن ﺗﻔﺎوت ﻓﺎﺣ
ﮐـﻪ ﺑـﺎ  ﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗـﻮزﯾﺲ ﻣﺸﺎﻫﺪات ﻫﻤﺮاه ﺑﺎ وﯾﮋﮔﯽ ژﻧﻮم 
از ﻧﻈـﺮ ﺗﮑـﺎﻣﻠﯽ ﮐﻨﻨـﺪه ﻗﻄﻌﺎت ﻧﻔﻮذﻫﺎي ﺗﻮاﻧﺎﯾﯽاﺳﺘﻔﺎده از 
ﺗـﺮ ﺑـﺎ ﯿﺶﻓﻌﺎل، در ﺣﺎل ﺗﻐﯿﯿﺮ و ﮐﺴﺐ ﻗﺪرت ﺳـﺎزﮔﺎري ﺑ  ـ
  آوري دﻫﻨـﺪ ﮐـﻪ ﺟﻤـﻊ ﺑﺎﺷـﺪ، ﻧﺸـﺎن ﻣـﯽ ﻣﯿﺰﺑﺎن ﺧﻮد ﻣـﯽ 
 ﻣﻄﺎﻟﻌـﺎت ﺎم ـﺮي و اﻧﺠ ــﻦ ﺑﺎﮐﺘ  ــﻫﺎي ﮐﻠﯿﻨﯿﮑـﯽ اﯾ  ـﺟﺪاﯾﻪ
ﻫـﺎي ﺟﻬﺖ ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﺳـﻮﯾﻪ ﯾـﺎ ﺳـﻮﯾﻪ ﺑﻨﺪي ژﻧﺘﯿﮑﯽ دﺳﺘﻪ
ﻫـﺎ در ﺗﻮﻟﯿـﺪ واﮐﺴـﻦ در ﻫـﺮ ﻏﺎﻟﺐ و اﺳﺘﻔﺎده از اﯾﻦ ﺳﻮﯾﻪ
ارﺗﺒﺎط ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯿـﺎن  (1)ﺑﺎﺷﺪ.ﮐﺸﻮري ﻣﻮﺟﻪ و ﺿﺮوري ﻣﯽ
از ﺗﻤﺎم ﺟﻬﺎن ﮐﻪ ﺑـﺎ ﺳﯿﺴـﺘﻢ  ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲﺑﻮردﺗﻼدﺳﺘﻪ  133
ﻫـﺎي ﻣﻮﺟـﻮد ﻣﯿـﺎن و ﺗﻔـﺎوت ﺑﺮرﺳﯽ، ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ  AVLM
ﮐـﻪ از ﻣﻨـﺎﻃﻖ ﻫﺎي واﮐﺴﯿﻨﺎل ﺷﻨﺎﺧﺘﻪ ﺷـﺪه ﺟﻬـﺎن ﺳﻮﯾﻪ
اﻧﺪ ﻧﺸﺎن داده ﺷـﺪه اﺳـﺖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺟﻐﺮاﻓﯿﺎﯾﯽ اﻧﺘﺨﺎب ﺷﺪه
 .(1ﺷﻤﺎره و ﺟﺪول )ﺷﮑﻞ 
 9/ ﻣﻘﺎﻟﻪ ﭘﮋوﻫﺸﯽ                                            6931(، ﻣﻬﺮ و آﺑﺎن 39)ﭘﯽ در ﭘﯽ 4، ﺳﺎل ﺑﯿﺴﺖ و ﯾﮑﻢ، ﺷﻤﺎره ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﮑﯽ ﻗﺰوﯾﻦﻣﺠﻠﻪ ﻋﻠﻤﯽ داﻧﺸﮕﺎه    
 
ﺳـﺘﻔﺎده از روش ﺗﺎﯾﭙﯿﻨـﮓ ﻣﻄﺎﻟﻌـﺎت اﻧﺠـﺎم ﺷـﺪه ﺑـﺎ ا     
   ﻫـﺎي ژﻧﺘﯿﮑـﯽ دﺳـﺘﻪﻧﺸـﺎن داد ﮐـﻪ ﺑﺮﺧـﯽ از  AVLM
ﻣﺘ ــﺄﺛﺮ از ﻋﻮاﻣ ــﻞ ﻣﺤﯿﻄ ــﯽ ﻧﻈﯿ ــﺮ  ﺑ ــﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗ ــﻮزﯾﺲ 
 ﻫﺎيﺟﻤﻌﯿﺖ ﺗﺮي درﺑﯿﺶ ﻓﺮاواﻧﯽ ﺗﻮاﻧﻨﺪ ازﻣﯽ واﮐﺴﯿﻨﺎﺳﯿﻮن
ﻋﻨـﻮان ﻧﻤﻮﻧـﻪ ن اﯾﻦ ﺑـﺎﮐﺘﺮي ﺑﺮﺧـﻮردار ﺑﺎﺷـﻨﺪ. ﺑـﻪ ﻣﯿﺰﺑﺎ 
اﮐﺜـﺮ ﻫﺎي ﺳﯿﺎه ﺳﺮﻓﻪ در ﮔﯿﺮيﻫﻤﻪدر ﺑﺴﯿﺎري از  72TM
ﻋﻨـﻮان ﻣﻨﺎﻃﻖ اروﭘﺎ، اﺳﺘﺮاﻟﯿﺎ، آﻣﺮﯾﮑﺎ، اﻧﮕﻠﺴﺘﺎن و ژاﭘـﻦ ﺑـﻪ 
 (22-62)(.1ﺳﻮﯾﻪ ﻏﺎﻟﺐ ﺷﻨﺎﺧﺘﻪ ﺷﺪه اﺳﺖ )ﺷﮑﻞ ﺷﻤﺎره 
      
 
 ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﻮﺟﻮد در ﺑﺎﻧﮏ اﻃﻼﻋﺎتدﺳﺘﻪ  133ارﺗﺒﺎط ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯿﺎن  از ﭘﻮﺷﺎي ﻣﯿﻨﯿﻤﻢ ﺗﻮزﯾﻊ ﺷﺪهدرﺧﺖ  -1 ﺷﮑﻞ
ﻫﻠﻨﺪ AVLM 
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ﺳﻮﯾﻪ واﮐﺴﯿﻨﺎل  11ژﻧﺘﯿﮑﯽ در ﻣﯿﺎن دﺳﺘﻪ  5ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ      
ﻟﻮﮐﻮس  3ﺗﺤﺖ ﺑﺮرﺳﯽ ﺑﺎ در ﻧﻈﺮ ﮔﺮﻓﺘﻦ ﺗﻔﺎوت ﺣﺪاﻗﻞ در 
ﻫـﺎ ﺗﺮﯾﻦ اﯾﻦ ﺳـﻮﯾﻪ ( ﺑﯿﻦ ﻧﺰدﯾﮏ2)ﺟﺪول ﺷﻤﺎره  RTNV
ﻫـﺎي دﻫﻨﺪه داﻣﻨﻪ ﺗﻔﺎوت اﺣﺘﻤﺎﻟﯽ در وﯾﮋﮔﯽﺗﻮاﻧﺪ ﻧﺸﺎنﻣﯽ
ﻫﺎ ﭘـﯿﺶ از ﻧﻪ ﺗﻔﺎوتﻓﻨﻮﺗﯿﭙﯽ ﻣﯿﺎن اﯾﻦ ﺳﻮﯾﻪ ﺑﺎﺷﺪ. اﯾﻦ ﮔﻮ
زاﯾـﯽ و در ﺟﺮﯾﺎن اﻧﺠﺎم ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﺮ روي ﻗـﺪرت اﯾﻤﻨـﯽ اﯾﻦ 
ﺑـﺎ اﺳـﺘﻔﺎده از اﯾـﻦ ﻮﻟﯿﺪ ﺷـﺪه ﻫﺎي ﺗﮐﺎراﯾﯽ ﺑﺎﻟﯿﻨﯽ واﮐﺴﻦ
در ﺷـﺮاﯾﻄﯽ ﮐـﻪ  (82و72و1)ﻫﺎ ﻧﺸـﺎن داده ﺷـﺪه اﺳـﺖ. ﺳﻮﯾﻪ
ﺑﺮاي ﺳـﻮﯾﻪ  AVLMدر ﺳﯿﺴﺘﻢ  033TM ژﻧﺘﯿﮑﯽدﺳﺘﻪ 
ﻪ ﺑـﺮاي ﺳـﻮﯾ  133TM ژﻧﺘﯿﮑـﯽ دﺳﺘﻪ ﺗﻌﯿﯿﻦ ﮔﺮدﯾﺪ،  431
 6اﺣﺮاز ﺷﺪ. ﺗﻔﺎوت اﯾﻦ دو ﺳﻮﯾﻪ ﮔﺴـﺘﺮده و در ﻫﻤـﻪ  905
(. 2ﻟﻮﮐﻮس ﺗﺤﺖ ﺑﺮرﺳﯽ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﯾـﺪ )ﺟـﺪول ﺷـﻤﺎره 
ﻫﺎ ﺑﺮاي ﺗﻬﯿـﻪ واﮐﺴـﻦ ﺗﻔﺎوت ﻣﯿﺎن اﯾﻦ دو ﺳﻮﯾﻪ ﮐﻪ از آن
ﺷﻮد ﭘﯿﺶ از اﯾﻦ ﻧﯿﺰ ﺗﻮﺳﻂ ﺣﻘﯿﻘﯽ ﺑـﺎ در اﯾﺮان اﺳﺘﻔﺎده ﻣﯽ
 (03و92)ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﺷﺪه اﺳﺖ. EGFP اﺳﺘﻔﺎده از روش
ﺷﻮﻟﺰ وﺟـﻮد ﯾـﮏ ﻣﻮﻗﻌﯿـﺖ دوم ﺑـﺮاي  4002 در ﺳﺎل     
ﺑـﻮردﺗﻼ ﻫـﺎي در ﺑﺮﺧﯽ از ﺳﻮﯾﻪ 3RTNV ﺣﻀﻮر ﻟﻮﮐﻮس
را ﮔﺰارش و ﺑﺮ ﻫﻤﯿﻦ اﺳﺎس اﯾﻦ ﻟﻮﮐـﻮس را ﺑـﻪ  ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲ
     ﺗﻘﺴ ــﯿﻢ ﻧﻤ ــﻮد. اﯾ ــﻦ وﯾﮋﮔ ــﯽ  b3RTNV و a3RTNV
ﻫﺎي دﯾﮕـﺮ ﺑﺎﮐﺘﺮي RTNVﻫﺎي ﻧﺪرت در ﻣﻮرد ﻟﻮﮐﻮسﻪﺑ
 11ﺿـﺮ در ﺑـﯿﻦ ر ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎد (22و41،81).ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ
ﺳﻮﯾﻪ ﺗﺤﺖ ﺑﺮرﺳﯽ وﺟﻮد ﻣﻮﻗﻌﯿﺖ دوم ﺑﺮاي اﯾـﻦ ﻟﻮﮐـﻮس 
(. 2ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﮔﺮدﯾﺪ )ﺟﺪول ﺷﻤﺎره  431ﻫﺎي ﻓﻘﻂ در ﺳﻮﯾﻪ
وﺟﻮد ﻣﻮﻗﻌﯿﺖ دوم از اﯾﻦ ﻣﻌﺘﻘﺪﻧﺪ ﻧﻮﯾﺴﻨﺪﮔﺎن ﻣﻘﺎﻟﻪ ﺣﺎﺿﺮ 
 ﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲﻫﺎي ﻟﻮﮐﻮس ﻓﻘﻂ در ژﻧﻮم ﺑﺮﺧﯽ از ﺳﻮﯾﻪ
اﯾـﻦ در ﻧﺘﯿﺠﻪ ﺑﺮوز ﯾﮏ ﺗﻐﯿﯿـﺮ در ﻣﺴـﯿﺮ ﺗﮑﺎﻣـﻞ ژﻧﺘﯿﮑـﯽ 
ﺳﻮﯾﻪ ﺑﺎﺷﺪ ﮐﻪ اﺳﺒﺎب ﻇﻬﻮر ﯾﮏ ﮐﻠﻮن ﺟﺪﯾـﺪ در ﺟﻤﻌﯿـﺖ 
ﮐـﻪ ارﺗﺒـﺎط  1ﺟﻬﺎﻧﯽ آن را ﻓﺮاﻫﻢ ﻧﻤﻮده اﺳـﺖ. در ﺷـﮑﻞ 
ﺣﺎل ﺣﺎﺿﺮ  AVLMﻫﺎي ژﻧﺘﯿﮑﯽ دﺳﺘﻪژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯿﺎن ﻫﻤﻪ 
ﻫﻠﻨـﺪ ﻧﺸـﺎن داده  AVLMﺛﺒﺖ ﺷﺪه در ﺑﺎﻧﮏ اﻃﻼﻋـﺎت 
ﻫـﺎي ﻣـﻮرد ﺷﺪه اﺳﺖ، اﺷﺘﻘﺎق اﯾﻦ ﺳـﻮﯾﻪ از ﺳـﺎﯾﺮ ﺳـﻮﯾﻪ 
. در ﺣﺎل ﺣﺎﺿـﺮ اﻃﻼﻋـﯽ از ﺑﺮرﺳﯽ ﻣﺸﺨﺺ ﮔﺮدﯾﺪه اﺳﺖ
 ﺪ. ـﺑﺎﺷﻫﺎ در اﯾﺮان در اﺧﺘﯿﺎر ﻧﻤﯽﻓﺮاواﻧﯽ اﺣﺘﻤﺎﻟﯽ اﯾﻦ ﺳﻮﯾﻪ
 ﺑﺮاﺳـﺎس ﺑﻮردﺗـﻼ ﭘﺎراﭘﺮﺗﻮزﯾـﺲدر ﭘﺎﮐﺴﺘﺎن، ﻓﺮاواﻧـﯽ      
ﻫﺎي ﮐﻠﯿﻨﯿﮑﯽ ﮐﺸﺖ ﻧﻤﻮﻧﻪﻫﺎي آزﻣﺎﯾﺸﮕﺎﻫﯽ ﺣﺎﺻﻞ ازﯾﺎﻓﺘﻪ
اﺧﺬ ﺷﺪه از ﺑﯿﻤﺎران ﻣﺒﺘﻼ ﺑﻪ ﻋـﻮارض ﺷـﺒﯿﻪ ﺳـﯿﺎه ﺳـﺮﻓﻪ 
 7/53ﺗـﺮ ﮔـﺰارش ﺷـﺪ ) ﻧﯿﺰ ﺑﯿﺶ ﻮزﯾﺲﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺮﺗﺣﺘﯽ از 
اﯾﻦ ﺗﻔﺎوت ﻓـﺎﺣﺶ در  (13)درﺻﺪ(. 0/5درﺻﺪ در ﻣﻘﺎﯾﺴﻪ ﺑﺎ 
ﺑﻪ ﻗﺪرت ﻧﺎﮐﺎﻓﯽ واﮐﺴﻦ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در ﭘﺎﮐﺴﺘﺎن  ﻓﺮاواﻧﯽ
ﻧﺴﺒﺖ  ﺑﻮردﺗﻼ ﭘﺎراﭘﺮﺗﻮزﯾﺲدر اﯾﺠﺎد اﯾﻤﻨﯽ ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺑﺮ ﻋﻠﯿﻪ 
در  ﺑـﻮردﺗﻼ ﭘـﺎراﭘﺮﺗﻮزﯾﺲ داده ﺷﺪه اﺳﺖ. اﮔﺮﭼﻪ ﻓﺮاواﻧـﯽ 
ﺗـﺮ از ﺷـﻬﺮوﻧﺪان اﯾﺮاﻧﯽ ﺑـﻪ ﻣﺮاﺗـﺐ ﮐـﻢ ﻫﺎي ﻣﯿﺎن ﻣﯿﺰﺑﺎن
رﺳـﺪ ﻻزم ﻣـﯽ ﻧﻈـﺮ ﻪاﻣﺎ ﺑ (23)ﭘﺎﮐﺴﺘﺎﻧﯽ ﮔﺰارش ﺷﺪه اﺳﺖ
ﺳـﯿﺎه در ﺑـﺮوز ﺑـﺎﮐﺘﺮي اﺳﺖ ﻣﻮﺿﻮع اﻫﻤﯿﺖ اﺣﺘﻤﺎﻟﯽ اﯾﻦ 
ﺳﺮﻓﻪ در اﯾﺮان در اﻧﺘﺨـﺎب و ﺗﻮﻟﯿـﺪ واﮐﺴـﻦ ﻣـﻮرد ﺗﻮﺟـﻪ 
ﺷﻮد ﮐﻪ ﻧﻮع واﮐﺴﻦ ﺑﻬﺪاﺷﺘﯽ ﻗﺮار ﮔﯿﺮد. ﯾﺎدآور ﻣﯽﻣﺘﻮﻟﯿﺎن 
ﻧـﻮع و اﯾﺮان ﻣﺸﺎﺑﻪ و از ﮐﺴﺘﺎن ﮐﺸﻮر ﭘﺎﻣﺼﺮﻓﯽ در ﻫﺮ دو 
 ﺑﺎﺷﺪ.ﻣﯽ (ﻏﯿﺮﻓﻌﺎل ﺷﺪهﮐﺸﺘﻪ ) واﮐﺴﻦ ﻣﺤﺘﻮي ﺑﺎﮐﺘﺮي
ﻫـﺎي ژﻧﻮﺗﺎﯾﭙﯿﻨـﮓ ﻣﺆﻟﻔﯿﻦ ﻣﻌﺘﻘﺪﻧﺪ ﺑﺎ اﺳـﺘﻔﺎده از روش      
  ﻫـﺎي ﮐﻠﯿﻨﯿﮑـﯽ ﻫـﺎ ﺑـﻪ ﺟﺪاﯾـﻪ و ﺗﻌﻤﯿﻢ آن AVLM ﻧﻈﯿﺮ
ﺑﻮردﺗﻼ ﻫﺎي ﺗﺮﯾﻦ ﺳﻮﯾﻪﺗﻮان ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﻓﺮاوانﻣﯽ
ﻫـﺎ ن اﻗﺪام و ﺑﺎ ﺷﻤﻮل آندر ﺣﺎل ﮔﺮدش در اﯾﺮا ﭘﺮﺗﻮزﯾﺲ
ﻫﺎي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﺑﺮاي ﺗﻮﻟﯿﺪ واﮐﺴﻦ دﺳﺘﯿﺎﺑﯽ ﺑـﻪ در ﺳﻮﯾﻪ
 ﻫﺪف ﮐﻨﺘﺮل ﺑﯿﻤﺎري را در دﺳﺘﺮس ﻗﺮار داد.
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